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ゲノム（約 11Gb）はヒトゲノム（約 3Gb）の 3.8倍の大きさを持ち、予備解析の結果、ヒトゲノムよ
り遙かに解読が難しいゲノム構造（極めて頻度の高い反復配列）を持っていることが分かって
おり、ゲノム解読には予測不能な極めて大きな計算量を必要とすることが予想されている。 
このため、今後改良していく自作のソフトウェアや MaSuRCA, Flye, HERA, wtdbg2, Pilon, 
BUSCO などの、各種ゲノムアセンブラ−や各種ゲノム解析ソフトを用いてスギゲノム概要配列
の構築・解析を行っていくことを予定している。 
  本年度は弊ラボの研究員である藤野健と共に本解析を行い、本アカウントでは主に環境構
築やスーパーコンピューターシステム毎に必要なカスタマイズを行った。 
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